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résumé et mots clés
Dans cet article, nous présentons une méthode pour construire de manière automatique des atlas anatomiques mor-
phométriques à partir d'images médicales tridimensionnelles obtenues par scanographie ou imagerie par résonanc e
magnétique . Nous en détaillons les différentes étapes, en particulier les algorithmes de mise en correspondance non-rigide ,
de moyenne et d'analyse statistique de lignes caractéristiques tridimensionnelles .
Nous appliquons la méthode à la construction d'un atlas morphométrique des lignes de crête du crâne . Nous montrons alors
comment la comparaison automatique entre l'atlas et un crâne présentant une déformation mandibulaire permet d'obteni r
des résultats qualitatifs et quantitatifs utilisables par un médecin .
Atlas anatomique informatique, Lignes de crête, Mise en correspondance non-rigide, Analyse de la forme, Morphométrie ,
Diagnostic médical assisté par ordinateur, Crâne .
abstract and key words
In this article, we present a method for building entirely automatically a morphometric anatomical atlas from 3D medical image s
acquired by CT-Scan or MR . We detail each step of the method, including the non-rigid registration algorithm, 3D lines averaging ,
and statistical analysis processes .
We apply the method to obtain a quantitative atlas of crest lines of the skull . Finally, we use the resulting atlas to study a craniofacia l
disease : we show how we can obtain qualitative and quantitative results by contrasting a skull affected by a deformation of th e
mandible with the atlas .
Digital atlas, Crest lines, Non-rigid registration, Shape analysis, Morphometry, Computer aided diagnosis, Skull .
1. introduction
Pour établir un diagnostic, préparer un traitement ou planifier un e
opération chirurgicale et en suivre les conséquences, le médecin
compare des images médicales tridimensionnelles obtenues par
scanographie, imagerie par résonance magnétique ou médecin e
nucléaire . Il peut aligner des images du même patient pour suivr e
l'évolution d'une maladie, opposer les images de deux patient s
différents - l'un sain et l'autre malade - afin de mettre en évidenc e
les structures pathologiques ou mettre en correspondance le s
images avec un atlas anatomique informatique [Aya95] .
Construction automatique d'atlas anatomiques morphométrique s
1 .1 . limitations des livres d'anatomie
Pendant longtemps, les médecins ont utilisé des atlas anatomique s
qui se présentaient sous la forme de livres . Cependant, ceux-ci s e
révèlent difficiles à utiliser, en particulier pour les non-spécialiste s
du fait de :
– la représentation bidimensionnelle . Les planches des livres
sont en deux dimensions et ne représentent qu'un uniqu e
point de vue . Afin de se représenter mentalement la structure
anatomique, le médecin doit consulter plusieurs pages pou r
interpoler la forme .
– la définition ambiguë des points de repère . En général ,
les livres d'anatomie mélangent différents types de repère s
anatomiques : des points (apex), des lignes (lignes de suture )
ou des régions (parties osseuses) . De surcroît, les définition s
des repères et de leurs frontières peuvent dépendre de l'auteur .
le manque de description quantitative. La plupart des livre s
d'anatomie sont purement descriptifs . Ils ne fournissent pa s
d'informations quantitatives sur la position des repères . En
fait, la localisation des structures anatomiques est fondé e
uniquement sur les relations entre les repères et exige une
grande connaissance de l'anatomie . Une exception est l'atla s
stéréotaxique de Talairach & Tournoux [TT88] .
– l'absence d'étude de la variabilité inter-sujets . Les livres
d'anatomie ne présente la description que d'un unique patient .
Ils ne fournissent aucune estimation sur la distribution statis-
tique de la position, de la taille ou de la topologie des structure s
anatomiques .
Ces limites sont particulièrement gênantes quand les médecin s
veulent comparer les images médicales d'un patient avec le s
planches anatomiques : ils sont alors obligés de comparer de s
planches 2D avec des coupes 2D qui ne sont pas exactemen t
prises au même niveau, ni avec la même orientation ou avec de s
reconstructions 3D très complexes .
1 .2. les atlas anatomiques
informatisés actuels
Pour pallier aux limitations des livres d'anatomie, des atlas
anatomiques informatisés fondés sur des images médicales tridi-
mensionnelles ont été développés ces dix dernières années . Nous
pouvons les séparer en trois catégories suivant leur degré de com -
plexité :
– la base de données tridimensionnelle . Ces atlas (par exemple ,
Voxel-Man [HBR +92] qui est commercialisé) incluent des
techniques de visualisation volumique très puissantes pou r
afficher les structures anatomiques sous n'importe quel point
de vue avec des possibilités de section ou de transparence .
Ils intègrent aussi un étiquetage des structures consultable par
l'intermédiaire d'un moteur de base de données perfectionné .
De tels atlas peuvent être utilisés pour consulter un cas d e
référence et, surtout, pour enseigner l'anatomie . Cependant ,
ils ne sont qu'une version numérique des livres d'anatomi e
(ou la combinaison de plusieurs [NFN +95]), c'est-à-dire un e
description qualitative d'un unique patient .
la mise en correspondance normalisée . Avec des outils d e
mise en correspondance 3D non-rigide, il devient possibl e
de recaler l'atlas numérique avec les images d'un patient
afin de localiser les structures anatomiques [CKMV96] . Dans
[MECP89], une méthode manuelle est proposée pour mettr e
en correspondance un atlas du cerveau avec des données IRM :
d'abord, un recalage global affine est effectué manuellement
puis, l'utilisateur peut choisir un (ou un ensemble) de volu-
mes d'intérêt afin de lui appliquer une transformation affin e
locale . [GBHE91] introduit les transformations quadratique s
en plus des linéaires (translation, rotation, affinités) dans l e
Computerized Brain Atlas » . La première méthode de mis e
en correspondance automatique avec un atlas a été introduite
dans [BK89] afin de retrouver certaines structures cérébrale s
comme le cortex ou les ventricules . Depuis, de nombreux
autres algorithmes ont été proposés, par exemple [BGLBLG94 ,
Thi95, FA96, SL96, CKMV96, BNG96] .
– l'étude morphométrique . La morphométrie a pour bu t
d'étudier la covariance des formes biologiques [Boo91] . Aprè s
la mise en correspondance normalisée entre l'atlas et le s
données du patient, une analyse statistique des position s
ou des paramètres de la forme des structures anatomique s
est effectuée. Les structures dont les coordonnées son t
hors des bornes «normales» sont alors considérées comm e
« anormales » . Un diagnostic pourrait alors être déduit en utili -
sant, par exemple, un système-expert [SYMK95] . De tels outil s
de morphométrie peuvent aussi être utilisés pour caractérise r
l'évolution d'un structure anatomique au cours du temps pou r
étudier sa croissance [STA96b] ou son évolution [Dea93] .
En fait, la morphométrie ouvre de nouvelles applications dan s
l'utilisation des atlas anatomiques, en particulier en Diagnosti c
Assisté par Ordinateur (par exemple, caractérisation de la maladi e
de Crouzon [CDB +95]) ou en Chirurgie Assistée par Ordinateu r
(par exemple, pour des opérations craniofaciales [CBT95]) .
1 .3. les difficultés de construction
d'un atlas morphométriqu e
Pour construire un atlas anatomique morphométrique informatisé ,
nous sommes confrontés aux deux problèmes suivants :
– définir des paramètres de description de forme . Nous avons
vu que les outils morphométriques étaient fondés sur l'étud e
statistique de la forme . Aussi, devons nous déterminer un en -
semble de paramètres qui caractérise la forme d'une structure
anatomique . Or, si nous prenons par exemple, une isosurface
d'une structure complexe comme les ventricules cérébrau x
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extraite par l'algorithme classique des «Marching Cubes »
dans une image IRM de haute résolution (la taille du voxe l
est d'environ 1,0 x 1,0 x 1,5 mm), nous obtenons plusieur s
dizaines de milliers de points tridimensionnels pour définir s a
géométrie . Ce que nous voulons, c'est obtenir un ensemble
de paramètres de forme extrêmement condensé, de l'ordre de
2 ou 3 dizaines, afin d'obtenir des résultats très synthétiques
qui pourront être présentés et appréhendés par un utilisateur
humain .
– gérer de grosses quantités de données . Pour obteni r
des résultats morphométriques statistiquement significatifs ,
nous devons traiter une importante base de données d'a u
moins plusieurs dizaines d'images tridimensionnelles, cha -
cune «pesant» plusieurs méga-octets . Or, actuellement, l a
construction d'atlas anatomiques informatisés est effectuée en
délimitant manuellement, le plus souvent, coupe après coupe ,
les structures anatomiques dans une unique image 3D : un
spécialiste en anatomie utilise des outils de segmentation in-
teractif et semi-automatique pour identifier et étiqueter les vo -
xels [HPR +92] . Cette tâche est longue et difficile et ne peut
être généralisée à la construction d'atlas anatomiques mor-
phométriques . De surcroît, il n'est pas toujours possible d'iden-
tifier manuellement des points de repère avec la précision d'un
voxel dans une énorme image .
En conclusion, nous pensons que seuls des outils automatique s
peuvent permettre de construire des atlas anatomiques mor-
phométriques qui prennent en compte la grande précision des nou -
velles images médicales et qui intègrent le calcul de paramètre s
quantitatifs .
1 .4. quelques travaux
sur le même sujet
Dans [CB H+ 93] et [CD B +95], les auteurs proposent de construire
un modèle moyen du crâne composé de points, de lignes et
de morceaux de surface d'après une base de données de 9
scanographies . Ils utilisent ce modèle moyen pour étudier l a
surface de crânes déformés par la maladie de Crouzon . Ce
travail implique des anatomistes, des morphométriciens et de s
chirurgiens . En particulier, des spécialistes en anatomie son t
intervenus pour définir un modèle a priori de points et de ligne s
de repère ayant une signification anatomique ainsi que pou r
adapter semi-automatiquement ce modèle aux données extraite s
des images . Cette intervention manuelle pourrait limiter, voire
empêcher, la généralisation d'une telle technique à une base d e
données de plusieurs dizaines d'images . De surcroît, le modèle
est fondé sur des repères extraits manuellement et qui sont don c
peu denses (seulement 50 points et 100 lignes) pour une bonn e
paramétrisation de la forme . Le modèle est aussi fixé une foi s
pour toutes et ne peut être enrichi par l'ajout de points ou de
lignes qui apparaîtraient stables d'un patient à l'autre . Les outil s
morphométriques présentés dans ce travail sont aussi appliqués
dans [BBW+94] pour construire un modèle moyen du foie fond é
sur 6 points de repère extraits dans 15 images scanographiques .
Notre recherche peut aussi être reliée à des travaux concernan t
l'étude du cerveau . Dans [RBD+95], un modèle statistique de s
sillons est construit à partir de plusieurs images obtenues pa r
IRM. Le but est d'être capable d'identifier correctement et d e
manière robuste les parties superficielles des six sillons princi-
paux . Cependant, là aussi, la structure de l'atlas est fixé une foi s
pour toutes par l'utilisateur . Dans [MFB+ 95], une représentation
de haut niveau de la topographie corticale est extraite d'une imag e
IRM. Cette représentation est très complète et intègre aussi bie n
la topologie que des paramètres quantitatifs comme la longueu r
ou la profondeur. Cette modélisation devrait permettre d'estimer
statistiquement les variabilités inter-patients et de reconnaître le s
principaux sillons .
Au vu de ces travaux, nous pensons que construire un atla s
morphométrique ne doit pas consister seulement à calculer le s
moyennes et les écarts-types de positions de repères mais aussi à
détecter et identifier dans les images quels repères sont commun s
à tous les patients et pourront être intégrés dans l'atlas .
1 .5. contenu de l'article
Dans cet article, nous décrivons une méthode pour construir e
automatiquement des atlas anatomiques morphométriques . Après
une présentation générale dans le chapitre 2, nous détaillon s
chaque étape de la méthode dans les chapitres 3 à 7 . Celle -
ci est entièrement automatique et a été testée sur une base d e
données de 6 crânes différents extraits de scanographies de haute
résolution . A la fin du processus, nous obtenons un modèle moye n
du crâne composé de lignes caractéristiques communes à tou s
les patients, dans leurs positions moyennes avec la quantification
de leurs variabilités . Dans le chapitre 8, nous présentons un e
application à l'étude morphométrique d'un crâne atteint d'une
déformation maxillaire importante . Cette étude, en dépit de sa
relative simplicité d'un point de vue médical, a pour but de montrer
comment un atlas morphométrique construit automatiquement
pourrait être utile pour des applications médicales . Le dernier
chapitre décrit les travaux futurs qui concernent, en particulier ,
l'application de la méthode à d'autres structures anatomiques .
Cet article doit être considéré comme un travail de recherch e
informatique à long terme qui a pour but de tester un nouveau
concept et non pas comme une application médicale directemen t
utilisable . Ainsi, nous privilégions dans l'article la présentation
d'une méthode générale cohérente ainsi que des premiers résultat s
plutôt que le développement de chaque étape qui pourrait êtr e
améliorée avec certains algorithmes existants .
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En fait, la méthode reprend celle utilisée par les anatomistes pou r
dresser les atlas : ils étudient les structures de différents patient s
afin de trouver des caractéristiques anatomiques qui apparaissen t
visuellement communes et dans une même position .
D'abord, nous devons collecter une base de données d'image s
médicales de haute résolution de différents patients . Dans notre
exemple du crâne, nous utilisons 6 scanographies très précises l
de crânes « secs» avec des voxels de 1,0 x 1,0x 1,5 mm.
Nous appliquons alors un prétraitement pour segmenter la struc-
ture anatomique que nous souhaitons étudier. Nous n'entrerons
pas en détail sur les méthodes de segmentation car de très nom-
breux articles ont été publiés sur ce sujet . A partir de l'imag e
binaire segmentée, il est alors facile d'extraire la surface de l a
structure en utilisant l'algorithme du « Marching Cubes » [LC 87] .
Dans le cas du crâne, un simple seuillage sur l'intensité donne d e
bons résultats pour la segmentation de l'os car celui-ci apparaî t
très brillant dans les scanographies . Dans la figure 1, nous présen -
tons les surfaces des 6 crânes différents (A. à .F) qui constituent
notre base de données . Nous pouvons remarquer combien ils sont
différents en orientation, taille et forme .
Figure 1 . – Les crânes A, 13, C, D, E, .F. Ces surfaces ont été obtenue s
à partir d'images scanographiques très précises (la taille du voxel est d e
1,0 x 1,0 x 1,5 mm) segmentées par des algorithmes classiques de seuillage e t
de morphologie mathématique . Remarquer la grande diversité dans l'orien-
tation, la taille et la forme.
La méthode de construction elle-même est composée de 4 étape s
présentées dans la figure 2 :
1 . Données provenant du Cleveland Museum of Natural History (CMNH672, 939 ,












Analyse de la forme
Figure 2. – Une méthode pour construire automatiquement des atla s
anatomiques informatiques morphométriques .
– Étape 1 : extraction des caractéristiques . Nous extrayon s
automatiquement dans les images segmentées des caractéris-
tiques géométriques . Celles-ci doivent combiner une défi-
nition mathématique pour être calculées et une pertinenc e
anatomique pour être représentatives de la forme des struc-
tures .
– Étape 2 : identification des caractéristiques communes .
Par un algorithme de recalage non-rigide tridimensionnel ,
nous trouvons les correspondances entre les ensembles de
caractéristiques extraits des différentes images . Nous identi-
fions alors quelles caractéristiques sont communes à toutes le s
données et nous les conservons pour composer l'atlas .
Étape 3 : moyenne des caractéristiques communes . Nou s
moyennons les positions des caractéristiques communes . Nous
obtenons alors la géométrie moyenne de l'atlas .
– Étape 4 : analyse de la variabilité des caractéristiques
communes . Nous analysons la variabilité des positions de s
caractéristiques communes par rapport à leurs positions
moyennes . Nous en déduisons alors des paramètres de forme .
Ceux-ci décrivent et quantifient, de manière concise et précise ,
la forme des caractéristiques communes et par là-même celle
de la structure anatomique .
Quand nous voulons étudier un patient (voir figure 2, à droite) ,
nous extrayons les caractéristiques dans les images médicales .
Nous utilisons l'algorithme de mise en correspondance non-
rigide pour trouver les correspondances entre les caractéristique s
de l'atlas et du patient (applications d'étiquetage automatique
et de superposition normalisée) . Nous pouvons alors comparer
statistiquement leurs paramètres de forme, ce qui permet, en
particulier, de détecter les formes « anormales » de la structur e
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3. extraction
des caractéristiques
3.1 . choix des caractéristiques
Nous disposons des surfaces de la structure anatomique étudié e
extraites des images de la base de données . Sur ces surfaces ,
quelles sont les types de caractéristiques que nous pouvons
choisir ?
– les caractéristiques surfaciques : nous pouvons décomposer
la surface en morceaux dont la forme est d'un certain typ e
mathématique - convexe, concave, elliptique, hyperboliqu e
[BPYA85] .
– les caractéristiques linéaires : nous pouvons calculer sur
la surface diverses lignes caractéristiques par des calculs d e
géométrie différentielle [Hos92] (par exemple, les géodésiques
ou les lignes de courbure) .
– les caractéristiques ponctuelles : citons, par exemple, les
«points extrémaux » [Thi96] qui sont des invariants euclidien s
et qui sont utilisés pour la mise en correspondance rigide .
Le caractéristiques surfaciques sont difficiles à gérer car elles
comportent beaucoup d'informations, puisqu'elles comprennen t
tous les points de la structure . A l'opposé, les caractéristiques
ponctuelles ne fournissent qu'une information disparate et pe u
robuste puisqu'il n'y a aucune relation entre elles . Les carac-
téristiques linéaires apparaissent comme un bon compromis .
En effet, elles combinent une forte réduction de la quantit é
d'information avec de fortes contraintes de connexité puisqu'un e
ligne est une liste ordonnée de points .
Comme caractéristiques linéaires, nous avons choisi d'utiliser le s
« lignes de crête» introduites dans [MAS92] et développées dan s
[TG93] . En effet, elles se sont révélées être de bons points de
repère et ont été utilisées avec succès pour des applications de re-
calage rigide d'images médicales tridimensionnelles [AGT +93] .
De surcroît, elles ont une très forte signification anatomique
comme nous le verrons par la suite .
Figure 3. — Paramètres différentiels d'une surface et définition d'une ligne d e
crête .
Io (où I(x, y, z) est l'intensité du voxel de position (x, y, z)) .
Celle-ci est fondée sur la représentation des surfaces sous forme
implicite et mène à des formules impliquant les différentielles de
DI 3 2 1 a3 I
l'image tridimensionnelle jusqu'à l'ordre 3 :
ax , ax2' axa
Ces dernières sont calculées à l'aide de convolutions par des
fonctions de Gauss . Puis, l'algorithme du « Marching Lines » sui t
les segments de crête, qui sont extraits dans chaque voxel par
l'application des deux critères e l = 0 et I = Io, pour former de s
ligne s
Par leur définition mathématique, les lignes de crête suivent le s
lignes saillantes des surfaces . Nous pouvons vérifier ce fait dans la
figure 4 où les lignes de crête du crâne .1 soulignent la mandibule ,
les orbites, les pommettes ou les tempes et, sur la surface interne ,
les os sphénoïdes et temporaux ou le trou occipital . Dans cet
exemple, l'extraction automatique fournit 548 lignes composées
de 19 993 points .
3.3. signification anatomique
des lignes de crête
Les structures saillantes sont aussi utilisées par les médecin s
comme repères anatomiques . Par exemple, la définition des ligne s
a ligne de crête
direction
principale
3.2 . description des lignes de crête
Les lignes de crête sont définies par des paramètres différentiels :
soit ki la courbure principale maximale en valeur absolue, et t l
la direction principale associée, un point P appartient à une ligne
de crête quand ki est maximal dans la direction de tr , ce qui peut
être écrit comme les passages par zéro du critère e t = g ar d k 1 . t
(voir la figure 3) .
[TG93] présente une approche originale pour calculer les ligne s
de crête sur une surface d'iso-intensité définie par I(x, y, z) =
Figure 4 . — Lignes de crête du crâne Y. Remarquer les lignes à l'intérieur qu i
soulignent les os sphénoïdes et temporaux ainsi que le trou occipital .
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de crête est très proche de celle des « ridge lines» décrite dan s
[BC88] et [Cut91 ] . Dans la figure 5, nous visualisons sur le même
crâne les lignes de crête (en gris) et les « ridge lines » (en noir)
qui ont été extraites semi-manuellement sous la supervision d'u n
anatomiste [CBH+ 93] . Les deux ensembles de lignes sont trè s
proches, démontrant que les lignes de crête ont une forte perti-
nence anatomique . Cependant, certaines lignes de crête semblent
peu significatives, par exemple, celles situées sur le front dans l a
figure 4 . Un tel problème peut être partiellement résolu en filtrant
les lignes par un seuillage par hystérésis sur la valeur de la cour -
bure maximale afin de rejeter les lignes peu courbées (voir figur e
6) . De surcroît, les lignes de crête n'ont pas toujours la topologi e
attendue par les anatomistes : par exemple, les lignes suivant le s
orbites ne sont pas fermées . Seule, une modélisation donnée a
priori permettrait d'ajouter cette contrainte .
Figure 5. – Comparaison des lignes de crête (en gris) et des qridge lines »
(en noir) qui ont été extraites semi-manuellement sous la supervision d'u n
anatomiste. Leur superposition montre que les lignes de crête ont une fort e
pertinence anatomique .
Figure 6 . – Lignes de crête du crâne .- seuillées par un filtrage par hystérésis.
Celui-ci élimine les lignes dont la courbure est toujours faible . Les lignes
restantes sont donc les plus saillantes et nous avons éliminé toutes les ligne s
parasites du front et de la boîte crânienne .
Pour aller plus loin, nous voudrions aussi souligner que la méthod e
de construction vérifie elle-même la stabilité des caractéristiques
et, par là-même, leur validité . En effet, dans l'étape 2, nous recher-
chons les caractéristiques communes et dans l'étape 4, nous calcu -
Ions des informations statistiques . Si aucune caractéristique n'es t
commune à tous les ensembles de la base de données ou si leur s
variabilités sont trop importantes, ce type de caractéristique devr a
être rejeté . Sinon, les caractéristiques pourront être considérée s
comme ayant une bonne pertinence anatomique . Cela est très im-
portant car nous pouvons alors imaginer de tester des caractéris-
tiques qui ne sont définies que par des formules mathématique s
très complexes et de valider leur pertinence pour définir des struc-
tures anatomiques .
3.4. d'autres caractéristiques linéaire s
Parmi les autres caractéristiques linéaires tridimensionnelles ,
nous pouvons citer :
– les lignes géodésiques qui sont complémentaires des «ridge
lines » pour définir la forme du crâne [CBH + 93] . Cependant ,
elles sont très difficiles à calculer automatiquement
– les axes médians décrits dans [BC88] . Ces lignes ont été
calculées par un algorithme de transformée en axe médian dan s
[SBK+92] pour suivre les sillons corticaux .
– les lignes de jonction qui sont obtenues par la classification
topologique de la squelettisation au sens de la morphologi e
mathématique des surfaces discrètes [MBA 93] .
Extraire les caractéristiques de A,13 . . . F
4. mise en correspondanc e
des caractéristiques
4 .1 . introduction
Soient deux ensembles de lignes A et B extraits des données de
deux patients différents (voir la figure 7), nous voulons obtenir un
double résultat :
– les correspondances ligne à ligne : quelle(s) ligne(s) Li
du premier ensemble A correspond à quelle(s) ligne(s) du
second ensemble B? Cela nous permettra de trouver les ligne s
communes à tous les ensembles lors de l'étape 2 .
– les correspondances point à point : quel point de A cor-
respond à quel point de B? Nous devons connaître les ap-
pariements des points des différents ensembles pour calcule r
la position moyenne des lignes dans l'étape 3 et pour analyse r
leurs variabilités dans l'étape 4 .
En fait, peu de travaux ont été publiés sur la mise en corres-
pondance de courbes tridimensionnelles . [BSSS86] et [SS87 ]
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Figure 7 . – Deux ensembles de lignes à mettre en correspondance (à gauche ,
les lignes de crête de B - 591 lignes et 19 302 points, à droite, celles de C - 58 3
lignes et 19 368 points) . Remarquer les variations dans la forme des lignes et
dans leur nombre.
présentent un algorithme de recalage rigide qui utilise la trans -
formée de Fourier rapide pour déterminer par la méthode de s
moindres carrés la transformation entre deux approximation s
polygonales de courbes tridimensionnelles régulièrement échan-
tillonnées . [Mok93] propose de paramétrer les lignes tridimen-
sionnelles par leur profil de torsion à différentes échelles et de
mettre en correspondance leurs extremums . [GA92] améliore la
méthode décrite dans [KHW91] : les lignes sont indexées e n
fonction de leurs caractéristiques différentielles calculées à l'aide
d'une approximation par les fonctions B-splines . Avec des tables
d'indexation, il est alors facile de retrouver un point avec de s
paramètres différentiels donnés et d'estimer une transformatio n
rigide qui superpose des points similaires . [PVG95] introduit de s
invariants semi-différentiels nécessitant seulement les dérivées
premières et un point de référence . Toutes ces méthodes ont été
développées exclusivement pour le recalage rigide et ne peuven t
être généralisées au cas non-rigide car elles sont fondées sur des
invariants euclidiens .
De surcroît, le développement d'un algorithme de mise en cor-
respondance se heurte à la complexité des données . En effet, le s
ensembles de lignes sont :
– très variés en orientation, taille, nombre de lignes, forme,
topologie et discrétisation .
– très denses car ils sont constitués de plusieurs centaines d e
lignes et de plusieurs dizaines de milliers de points .
4.2. l'algorithme de mise
en correspondance
4.2.1 . présentation générale
Pour résoudre les difficultés liées à la mise en correspondance ,
nous proposons d'utiliser un algorithme fondé sur un schéma ité -
ratif qui améliore, à chaque pas, un résultat global construit à
partir d'appariements locaux . Il s'agit d'une idée très ancienne :
par exemple, [Bur8l ] introduit une technique itérative pour régu -
lariser les vecteurs de mise en correspondances calculés locale -
ment afin de trouver une transformation qui superpose deux im -
ages . Ce principe est repris dans l'algorithme du «Point le Plu s
Proche Itéré» (« Iterative Closest Point » en anglais) introdui t
concurremment dans [BM92] et [Zha93] . Celui-ci consiste à ap-
pliquer itérativement une transformation rigide, calculée à par -
tir d'une mise en correspondance locale de points fondée sur l a
recherche du plus proche voisin, à l'ensemble A afin de le super-
poser sur B . Nous avons donc adapté l'algorithme original à notr e
problème en :
le généralisant aux transformations non-rigides . Nous
avons modélisé les déformations entre des structure s
anatomiques par des transformations affines, polynomiales e t
fondées sur des fonctions splines . Une telle généralisation a
aussi été introduite dans [PA96] .
prenant en compte les contraintes induites par la struc-
ture de ligne . L'ordonnancement des points le long des lignes
détermine des contraintes au niveau de la mise en correspon-
dance . Nous pouvons ainsi supprimer les appariements qu i
sont incohérents avec ceux de leurs voisins et nous pouvon s
calculer des paramètres significatifs de mise en correspondanc e
de lignes .
Dans la suite de ce chapitre, nous allons décrire chaque étape de







M .e.c. des points
Paires de points appariés
de façon cohérent e
Paramètres de m.e .c. de lignes
Rigide, affine, polynomiale, splin €
Méthode des moindres carrés
Application de l a
transformatio n




Figure 8 . – L'algorithme de mise en correspondance des caractéristiques .
Paires de points appariés
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4.2.2. mise en correspondance des points
À chaque itération, tous les points des lignes de A sont appariés
à leur plus proche voisin (au sens de la distance euclidienne) sur
l'ensemble B . Cela est effectué rapidement en utilisant une struc-
ture de données adaptée [Zha93] appelée « arbre k-d » [PS85 ]
ou en précalculant une carte de distances [CKDM96] qui intègr e
les coordonnées des points les plus proches . La distance eucli-
dienne pourrait être étendue en utilisant les paramètres différen-
tiels comme la courbure [FA96] . Cette première mise en corre-
spondance très simple nous fournit une première liste de couple s
de points appariés .M 1 . Notons que la notion de point le plu s
proche n'est pas bijective : chaque point de A a un et un seu l
correspondant sur B alors que certains points de B peuvent être
appariés avec aucun ou, au contraire, plusieurs points de A .
4.2.3. mise en correspondance des ligne s
Pour estimer si deux lignes Li E A et L'i E B sont appariées ,
l'idée la plus simple est de calculer la proportion pis de point s
de Li qui sont mis en correspondance avec des points de Pi et,
réciproquement, la proportion
	
de points de Li'. qui sont mis en
correspondance avec des points de L . Si pis ou pi"''~
2
sont supérieurs
à un seuil donné, par exemple 50 % (ce qui correspond à plus de
la moitié des points d'une ligne), nous pouvons conclure que le s
deux lignes sont appariées puisque qu'une grande partie de leur s
points le sont .
Cependant, calculer les paramètres de mise en correspondance de
ligne pis et n'est pas simple du fait de la non-bijectivité de s
appariements de points comme nous pouvons le remarquer dan s
la figure 9 . Dans le cas de gauche, nous calculons pis = 100 %
et p'~ z = 40 % (5/5 points de Li sont mis en correspondance ave c
5/13 points de L'i) . De surcroît, les appariements 2 et 3 relient
une portion de L i à une portion de Li qui a déjà été mise en
correspondance avec une autre portion de Li par les appariement s
1 et 4 . Nous appelons ce problème l'appariement croisé . Dan s
le cas de droite, la différence importante de l'échantillonnage
entre Li et L'3 conduit aux résultats
p is = 100% et = 67%
(10/10 points de Li sont mis en correspondance avec seulement
4/6 points de Li' ) . Nous pouvons remarquer de nombreux mufti -
appariements (par exemple, les appariements 3, 4 et 5) . Pour
résoudre ces problèmes, nous introduisons deux conditions sur
les appariements entre points :
—contrainte d'injectivité : chaque point de B doit être lié à a u
plus un point de A .
—contrainte de monotonicité : l'ordre des points qui se corres-
pondent sur Li et Li doit être le même quand nous parcourons
les lignes . En particulier, ceci implique que la même portion d e
L'i ne puisse être mise en correspondance avec deux portion s
différentes de Li . Cette condition a aussi été décrite dan s
[GV93] .
L . : 10/10
L' : 4/6
Figure 9. – Calculer les paramètres de mise en correspondance de lignes n'es t
pas simple du fait de la non-bijectivité des appariements de points.
Pour imposer ces contraintes, nous trions les appariements entr e
les points de L i et Li'i leurs distances croissantes . Plus
deux points appariés sont proches, plus leur appariement ser a
considéré comme sûr . Nous partons du point le plus «sûr» Po
de L i et nous parcourons la ligne dans les deux sens . Quand
nous rencontrons un autre point Pk (le k e depuis le point de
départ) sur Li , nous cherchons son correspondant, corres(Pk ) .
Si corres(Pk ) n'appartient pas à (n'oublions pas que nou s
avons plusieurs centaines de lignes dans B), nous arrêtons le
parcours dans ce sens . Autrement, si corres(Pk ) (qui appartient
donc à L 3 ) a été rencontré précédemment, cela signifie la créatio n
d'un appariement croisé ou multiple que nous empêchons par l a
suppression de l'appariement et l'arrêt le parcours . Si corres(Pk )
n'a pas déjà été rencontré, nous gardons la mise en correspondanc e
(Pk , corres(Pk )) et nous considérons que tous les points de la
portion de Li, ]corres(Pk_1), corres(Pk)] ont été rencontrés et
nous continuons .
Quand le processus est terminé, nous recommençons avec le poin t
le plus «sûr» de L i qui n'a pas été rencontré . De cette manière ,
nous obtenons des appariements de points cohérents . L' algorithm e
est très rapide et sa complexité est proportionnelle au nombre d e
points de L . Pour calculer correctement les paramètres de mise en
correspondance de lignes entre Li et L'i , nous n'avons plus qu' à
compter, pour L i les points qui conservent leurs appariements et ,
pour L'i , les points qui ont été rencontrés . Ainsi, dans la figure 10 ,
nous trouvons maintenant, à gauche, p is = 60 % et p'i ' = 77 %
(3/5 points de Li sont mis en correspondance avec 10/13 points
de Li' ) . En ne conservant que les appariements validés par c e
processus, nous obtenons une seconde liste de couples de point s
appariés M 2 qui est un sous-ensemble cohérent des appariement s
originaux .M 1 .
De surcroît, nous pouvons utiliser les paramètres pii et p'~ Z pour
rendre plus robuste l'algorithme de mise en correspondance .
L'idée est de ne prendre en compte dans la suite de l'algorithm e
que les points appariés qui appartiennent à des lignes qui son t
elles-mêmes appariées avec une certaine proportion (pi' > seui l
ou > seuil). Ainsi, au fur et à mesure des itérations, nou s
pouvons augmenter le seuil pour favoriser seulement la mise en
correspondance de lignes qui sont déjà relativement bien mise s
LT : 5/5
L~ : 5/1 3
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Figure 10. — Après la suppression des appariements de points incohérents ,
nous pouvons calculer correctement les paramètres de mise en correspon-
dance de lignes.
en correspondance . À partir de cette sélection, nous obtenons un e
troisième liste de points appariés, M3 qui peut être considéré
comme un sous-ensemble d'appariements plus robustes de M2 .
4.2.4 . calcul de la transformation
À partir de la liste de points appariés M3 = (Pk , Pk), nous
pouvons calculer une transformation T d'une certaine classe d e
fonctions CT en minimisant le critère des moindres carrés :
E d2 (T(Pk ),Pl )
Pk EM 3
où d est la distance euclidienne entre deux points tridimensionnels .
Mais quelle classe de transformation CT utiliser? En fait, nou s
sommes confrontés aux quatre problèmes suivants :
– la modélisation physique. Dans le cas de la mise en corres-
pondance de deux images du même patient, nous utilison s
les transformations rigides (c'est-à-dire la composition d'un e
rotation et d'une translation) . Dans le cas de la mise en corres -
pondance non-rigide, certains auteurs ont proposé quelque s
classes de transformations pour modéliser des déformation s
inter-patients (par exemple, les fonctions affines par morceau x
pour le cerveau [TT881) mais celles-ci restent trop simple s
pour obtenir un résultat précis .
– la complexité du calcul . Ainsi, une transformation qui peu t
être écrite sous la forme d'une fonction linéaire de ses coeffi-
cients est très facilement calculable par la méthode des moin-
dres carrés .
– le contrôle de la régularité . Avec une classe très général e
de transformations, nous pouvons déformer n'importe quoi
en n'importe quoi . Aussi, devons-nous avoir la possibilit é
de contrôler la régularité des transformations utilisées pa r
l'introduction d'un paramètre de contrainte .
– la conservation de la topologie . La topologie d'une struc-
ture anatomique (par exemple, le nombre de trous) doit être
absolument conservée . En particulier, nous devons éviter les
auto-intersections de la surface [CRM +95] .
En fonction de ces critères, nous avons choisi d'utiliser les classe s
de transformations suivantes (voir figure 11) :
– les transformations rigides au début des itérations pour
aligner les deux ensembles de lignes . Le calcul des moindre s
carrés peut être effectué simplement par différentes méthode s
[AHB87, Hor87] .
– les transformations affines pour retrouver les différences de
taille entre les deux ensembles .
– les transformations splines pour modéliser les déforma-
tions locales et complexes . Elles ont été largement utilisée s
dans le traitement des images médicales, par exemple dan s
[SL96, DFBG96] . [Boo89] propose d'utiliser une fonction
interpolante spline dite «plaque mince » . Cependant, l'inter-
polation n'est valide que quand les points appariés de M3
sont totalement fiables (sinon, le moindre point aberrant v a
complètement modifier la transformation) et régulièrement dis -
tribués dans l'espace (sinon, la fonction ne peut rien interpole r
à certains endroits et elle risque d'être très chaotique), ce qu i
est le cas si les points ont été relevés manuellement par u n
anatomiste . Or, dans notre cas, les points ne peuvent être pa s
considérés comme parfaitement fiables (même si la grande
majorité le sont) et ils sont répartis très irrégulièrement dan s
l'espace puisqu'ils reposent le long de lignes . Nous avons donc
préféré utiliser une fonction spline approximante [DSTA95} .
Les valeurs des coordonnées (u, v, w) de T sont calculées par
un produit tensoriel tridimensionnel de fonctions de base B -
spline . Par exemple, pour u :
nm -1 ny -1 nz- 1
2t(x, y, z) = E
	
ai», B i,K(x ) Bj,K(Y) Bk,K(z )
i=o j=O k– o
avec les notations suivantes :
– nx : nombre de points de contrôle suivant la direction x . nx
paramètre la précision de l'approximation (nx = 8 dans nos
expériences) .
– matrice cubique des abscisses des points de contrôle .
Ce sont ces paramètres que nous recherchons pour calcule r
la transformation .
– B,K : la i e fonction de base B-spline . Les BZ K forment
une vase de l'espace vectoriel des fonctions polynomiale s
par morceaux de degré K . Nous avons choisi d'utiliser les
fonctions B-splines cubiques (K=3) dans nos expérience s
pour leurs propriétés de régularité . Pour les noeuds de la
fonction, nous utilisons un maillage régulier de l'espace .
La transformation T, définie par les coefficients aijk, est
calculée en minimisant un critère qui comporte deux terme s
J(u) = Jposition(u) + Jreg(u) :
– l'approximation de la position . Pour chaque point Pk de M3,
u(Pk ) doit être aussi près que possible de P, . Il s'agit du
critère des moindres carrés :
Jposition( u )
	
(u ( xk, yk, zk) — xk) 2
PkEM 3
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– la contrainte de régularité . Les fonctions B-splines ont de s
contraintes de rigidité intrinsèques mais elles sont insuf-
fisantes . Nous avons donc choisi un stabilisateur de Tikhono v
du second ordre qui mesure l'éloignement de T par rappor t
à une transformation affine :
4, 9 (u) = pr f 3 [uxæ + ZGyy + uz z + 2uxy + 2uæz + u2y ]
où pr règle l'importance de la régularisation dans J(u) .
Jx est une fonction quadratique positive des variables aij k .
Pour trouver les coefficients qui minimisent Jx , nous dérivons
son expression par rapport aux aij k . Cela donne nx x ny x
nz équations linéaires . En assemblant les équations, nou s
obtenons un système symétrique, positif et creux que nous
résolvons grâce à la méthode du gradient conjugué .
Nous avons aussi essayé d'utiliser les transformations quadra -
tiques qui modélise certaines déformations naturelles du cervea u
[GBHE9I ] mais les fonctions splines sont apparues beaucoup plu s
générales et avec un contrôle de la régularité plus aisé.
Figure 11 . — Exemples d'applications de transformations à un maillage
régulier : de gauche à droite et de haut en bas, maillage initial, transformation
rigide pour les différences d'orientation et de position, transformation affine
pour les différences de taille, transformations splines pour les différences
locales et complexes .
4.2.5. application de la transformation et itération
La transformation T est alors appliquée à l'ensemble A le rap-
prochant de B . Nous itérons le processus en modifiant à chaque
pas deux paramètres :
– le seuil sur les paramètres de mise en correspondance de
lignes seuil utilisé dans l'étape «Mise en correspondance de s
lignes » .
– la classe de la transformation T .
Pour le moment, nous utilisons un schéma fixe pour les itérations :
30 pas, avec une incrémentation de seuil de 0 % à 50 %, qui in-
cluent successivement 10 transformations rigides, 10 affines et 1 0
splines . Pour les fonctions splines, l'importance de la régularisa-
tion pr décroît de 10,0 (très rigide) à 1,0 (très déformable) . Nou s
prévoyons d'utiliser un schéma adaptatif qui fixerait automatique -
ment le nombre nécessaire d'itérations de chaque type . Pour cela,
nous devons trouver un bon critère pour évaluer la qualité de l a
mise en correspondance à chaque pas (peut-être en se fondant su r
l'évolution de la distance quadratique moyenne entre les point s
appariés) .
À la fin des itérations, nous obtenons deux résultats : les ligne s
mises en correspondance en seuillant les paramètres de mise e n
correspondance pj 3 andp'y par la valeur 50 % et les points mis e n
correspondance en prenant ceux de la liste M3 . Dans les figure s
12a, 12b, 12c et 13, nous pouvons suivre le résultat de la mise e n
correspondance pour différents pas (position originale, après les
transformations rigides, après les rigides et les affines, après le s
rigides, les affines et les splines) dans le cas de deux ensembles
simplifiés de lignes . À gauche, nous voyons les lignes mises e n
correspondance et les points appariés (reliés entre eux par de s
segments) après application de la transformation, à droite, le s
lignes sont affichées dans leurs positions originales .
En dépit de sa simplicité, cet algorithme apparaît très robuste e t
peu sensible aux différences de discrétisation (pour plus de détails ,
se référer à [Sub95]) . Cependant, il n'est pas symétrique du fai t
de la non-bijectivité des appariements de points . Ainsi, la mise
Figure 12a . — Les deux ensembles simplifiés de lignes dans leurs positions
originales . L'ensemble de gauche va être déformé vers celui de droite afin de
trouver les mises en correspondance entre les lignes et les points .
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calcul est consacré à la recherche du point le plus proche par la
méthode des arbres k-d dont la complexité est au pire en O(n 2 / 3 )
où n est le nombre de points stockés dans l'arbre [PS85] . Dans l a
figure 14, nous voyons, à gauche, que la superposition des deu x
ensembles est précise et nous pouvons donc en déduire que le s
appariements de lignes et de points seront corrects . À droite, les
deux ensembles sont dans leurs positions originales, ce qui permet
de montrer l'importance et la complexité de la déformation entre
deux patients .
Figure 12b . — Après les transformations rigides, les deux ensembles son t
alignés.
Figure 12c . — Après les transformations rigides et affines, il n'y a plus d e
différences globales . Cependant, nous pouvons remarquer que les ligne s
orbitales ne sont pas superposées.
Figure 13. — À la fin des itérations, après les transformations rigides, affines
et splines, la superposition des deux ensembles est presque parfaite, ce qu i
fournit des résultats précis pour la mise ne correspondance entre lignes et
entre points .
en correspondance de A vers B donnera un résultat différent (en
général, peu différent) de celui de la mise en correspondance d e
B vers A .
4.3. un exemple
Dans l'exemple suivant, nous mettons en correspondance C ver s
B . Le processus prend environ 10 minutes sur une station d e
travail DEC-Alpha à 166 Mhz. Notons que 80 % du temps de
Figure 14. — Mise en correspondance des lignes de C et de B . A gauche, nous
voyons les lignes de B ainsi que les lignes de C qui se sont déformées . Les points
appariés sont reliés par des segments . Remarquer comme les deux ensembles
sont bien superposés. A droite, l'ensemble des lignes de C est dans sa positio n
originale, ce qui permet de mesurer l'importance de la déformation entre le s
deux ensembles .
Nous présentons dans le tableau 15a et le graphe 15 la distribution
cumulée des distances entre les points appariés au début d e
l'algorithme (Début), après les transformations rigides (Rigide) ,
affines (Affine) et splines (Splines) . Les valeurs des distances (en
millimètres) sont à comparer aux diamètres des deux ensemble s
qui est d'environ 200,0 mm . Tout d'abord, nous remarquons qu e
le nombre de points appariés a fortement augmenté : 4 454 au
début, 5 999 à la fin (+36 %) . Alors que le nombre de point s
appariés croît très fortement après les transformations rigide s
(Début-Rigide +22 %) et les transformations splines (Affine-
Spline +13 %, Début-Spline +36%), il n'est pratiquement pa s
modifié entre les étapes Rigide et Affine (Rigide-Affine -1 %) .
Pour autant, les transformations affines restent très utiles car elle s
font notamment diminuer la distance moyenne (Rigide-Affine -
9 %) . En tout, la distance moyenne a diminué de 55 % (pour 36 %
de points en plus, ne l'oublions pas) . L'écart-type a aussi diminu é
de 42 % : plus de points sont donc de plus en plus proches, ce qui
est aussi confirmé par la diminution de la valeur médiane -61 %.
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y
Distancé statistics : 4454 points
Distance stati stics : 5420 points
---------------------------------- -Distance st - - - : 5358 points
	 0----s	Distance statistics : 6052 points
Figure 15 . – Graphe de la distribution cumulée de la distance entre le s
points appariés : en abscisse, les distances en millimètres ; en ordonnée, le
pourcentage de points appariés dont la distance est inférieure . Les 4 courbe s
représentent de droite à gauche, la distribution au début (Début), après le s
transformations rigides (Rigide), affines (Affine) et splines (Splines) . Au début
du processus, pour 4 454 couples de points, la valeur moyenne est 5,16 ( à
comparer au diamètre des données qui est de l'ordre de 200 mm) . A gauche,
à la fin, pour 5 999 couples de points (+35 %), la valeur moyenne est 2,30
(-55 %) .
Nb Min ' Max Moy . Écart Méd .
Début 4 454 0,0519,80 _ 5,06 2,73 4,54
Rigide 5 420 0,l.0 18,73 3,77 2,21 3,2 1
Affine 5 358 0,19 16,22 3,42 2,04 2,8 9
Spline 6 052 0,03 11,50 2,27 1,59 1,78
Figure 15a . – Distribution cumulée des distances entre les points appariés
appartenant à des lignes mises en correspondance à 50 % au début de l'al-
gorithme (Début), après les transformations rigides (Rigide), affines (Affine )
et splines (Splines) . Les valeurs en millimètres sont à comparer au diamètr e
des ensembles qui a pour valeur 200,0 mm.
4.4. signification anatomique
de la mise en correspondanc e
Les chiffres présentés dans le paragraphe précédent ne donne
qu'une évaluation simpliste de la qualité de la superposition de s
deux ensembles . Nous supposons alors qu'une bonne superpo-
sition implique des résultats précis de mise en correspondance .
Mais qu'en est-il vraiment de la signification anatomique du pro -
cessus ?
[TSD96] présente une technique pour faire des vérification s
croisées entre différents algorithmes de recalage non-rigide .
Le but est de déterminer si plusieurs algorithmes, développé s
indépendamment, donnent des résultats mutuellement cohé-
rents de superposition . En particulier, une étude a été menée
pour comparer une méthode fondée sur l'intensité des image s
[Thi95], la méthode des « ridge lines » qui repose sur l'identifica -
tion manuelle de repères anthropométriques (voir le paragraphe
Signification automatique des lignes de crête ») et la méthod e
exposée dans cet article . La conclusion est que les trois méthodes
fournissent des résultats cohérents, avec une différence moyenne
sur la localisation de points caractéristiques de 3 à 4 mm aux en-
droits où le crâne est très incurvé, en particulier, le long des ligne s
de crête . Aux endroits plus réguliers, la différence atteint de 6 à
9 mm. Cela prouve, en particulier, que notre algorithme de mise
en correspondance est compatible avec les appariements fourni s
par les «ridge lines» qui sont supervisés par des anatomistes .
De surcroît, cela confirme que les lignes de crête sont des point s
de repère pertinents puisque les résultats sont les plus similaire s





5 .1 . le graphe d'appariement
Avec l'algorithme de mise en correspondance, nous trouvons le s
appariements entre les lignes de deux ensembles : A — B . Plu s
généralement, nous pouvons calculer les correspondances entre
les lignes de tous les ensembles de la base de données : A --i C ,
B C, A —+ D, etc . Une ligne qui a un correspondant dans tou s
les ensembles sera une ligne commune . Pour les identifier, nou s
devons construire une représentation de tous les appariement s
entre toutes les lignes de tous les ensembles .
Nous avons choisi une représentation sous forme de graphe o ù
chaque noeud correspond à une ligne d'un ensemble et où un ar c
symbolise la relation «est mis en correspondance avec » (voir
la figure 16) . Remarquons que les arcs sont orientés du fait d e
la non-bijectivité de l'algorithme de mise en correspondance, l e
noeud de départ représentant la ligne qui sera déformée lors du
recalage. Pour atténuer cette asymétrie, nous effectuons la mis e
en correspondance de deux ensembles X et Y dans les deux sens :
X —* Y et Y —+ X. Nous supposons alors que les appariement s
qui sont vérifiés dans les deux sens sont les plus significatifs e t
les plus robustes et nous ne gardons que ces derniers, caractérisé s
dans la figure 16 par des arcs bijectifs qui apparaissent en gras .
5.2. extraction des lignes communes
Les ensembles de lignes se correspondant peuvent être représenté s
comme les parties connexes du graphe d'appariement, qui son t
facile à calculer à l'aide d'un algorithme de propagation [GM79 ]
(voir la figure 17) . Pour extraire les lignes communes à tous le s
ensembles de données, il ne nous reste plus qu'à choisir les sous-
graphes connexes qui contiennent au moins une ligne de chaque
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Figure 16 . — Le graphe d'appariement : chaque noeud représente une lign e
d'un des ensembles et un arc orienté symbolise la relation « est mis e n
correspondance avec » .
------------ -
Sous-graphe 2
Figure 17. — Les parties connexes du graphe d'appariement correspondent
aux sous-ensembles des lignes qui se correspondent dans les différent s
éléments de la base de données . Les sous-graphes contenant au moins un e
ligne de chaque élément définissent les sous-ensembles de lignes commune s
qui constituent l'atlas .
sélectionnés alors que le sous-graphe 3 n'est pas pris en compte
car il ne contient aucune ligne de l'ensemble C . Tous ces sous -
ensembles de lignes communes vont constituer l'atlas .
En fait, pour diminuer la complexité de la construction de l'atlas ,
nous n'effectuons pas toutes les mises en correspondance entr e
tous les ensembles de la base de données ce qui induirait n2
opérations de recalage. Nous pouvons utiliser une permutatio n
circulaire qui réduit le nombre d'opérations à seulement n :
A -* B, B -~ C . . . Z —> A . Cependant, comme le nombre
d'arcs dans le graphe est directement proportionnel au nombr e
de mises en correspondance, nous avons moins d'informations
d'appariements et moins de sous-ensembles de lignes communes .
Nous pouvons alors relâcher la contrainte de communauté e n
acceptant les sous-graphes qui incluent des lignes appartenant
à une partie seulement des ensembles de données (par exemple ,
80 %) .
5 .3. application à l'étiquetage
automatique
Si nous sommes capables d'associer une étiquette (par exemple ,
manuellement) à une ligne commune dans un des ensembles
de données (comme « mandibule » associée à la ligne 123 d e
l'ensemble A dans le graphe représenté figure 17), nous pouvons
la propager au sous-graphe auquel appartient la ligne, et au x
lignes communes correspondantes dans les autres ensembles .
Cette application d'étiquetage automatique est très utile pou r
visualiser et estimer les résultats de la mise en correspondanc e
et de l'identification des caractéristiques communes .
Ainsi, en construisant le graphe d'appariement pour les 6 crânes
de la base de données, nous trouvons 63 sous-ensembles de ligne s
communes . Nous les avons représentées dans la figure 18 sur le s
crânes B et C . Comme nous avions auparavant étiqueté certaine s
lignes du crâne A, nous pouvons propager cette connaissance au x
autres crânes . Ainsi, nous reconnaissons parmi les lignes en gras ,
la mandibule (LMB+RMB), le pourtour du nez (NOS), les orbites
(LOR & ROR), les pommettes (LCB & RCB), les tempes (LTP &
Figure 18 . — Les sous-ensembles de lignes communes sont affichés dans le
cas des crânes Xi et C . Certains des sous-ensembles ont été automatiquement
étiquetés : la mandibule, le pourtour du nez, les orbites, les pommettes, le s
tempes, le trou occipital et les os sphénoïdes et temporaux.
Sousgraphe 1
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Figure 19 . — Extraction automatique de parties du crâne D : orbite droite et
mandibule.
RTP) et le trou occipital (FOR), les os sphénoïdes (LSP & RSP )
et temporaux (LTP & RTP) .
Nous pouvons remarquer que les deux parties (gauche et droite )
de la mandibule ont été fusionnées en la même ligne commun e
étiquetée RMB+LMB . Cela est dû au fait que dans un ensemble d e
données, la ligne mandibulaire était en une seule partie et qu'elle a
été mise en correspondance avec les deux parties de la mandibule
de B et C, les regroupant dans le même sous-ensemble commun .
L'étiquetage automatique peut être étendu à l'extraction automa -
tique d'une partie d'une structure anatomique . Les morceaux de
l' iso-surface du crâne dont les points sont à une distance inférieur e
à une valeur donnée peuvent être isolés (par l'utilisation des arbre s
k-d par exemple) . Dans la figure 19, le crâne D a été automatique -
ment décomposé : nous pouvons reconnaître l'orbite droite et l a
mandibule .
—Mettre en correspondance A et 13,13 et C, C et D, D e t
C, C et .F, .P et A dans les deux sens. Trouver les lignes
appariées.
—Construire le graphe d'appariement.
—Extraire les parties bijectivement connexes qui






Dans cette étape, nous devons trouver la position moyenne de s
caractéristiques composant l'atlas, c'est-à-dire moyenner les en-
sembles de lignes tridimensionnelles de chaque sous-ensembl e
de lignes communes . Pour cela, nous choisissons une ligne com -
mune Li d'un des ensembles de données (par exemple, A) . Grâc e
aux résultats de l'étape précédente, nous connaissons les lignes
communes correspondantes dans les autres ensembles que nou s
dénommerons Li (8) . . . L i (Z) . Nous pouvons alors calculer le s
appariements entre les points de Li et ceux de Li (8) . . . Li (Z) ,
faire la moyenne des positions des points qui se corresponden t
et reconstruire une ligne moyenne . Cependant, pour calculer le s
coordonnées moyennes, nous avons tout d'abord besoin d'aligne r
toutes les lignes dans un même repère .
6.2 . alignement des donnée s
dans un repère de référenc e
Pour définir un repère de référence, nous choisissons un ensemble
de données, par exemple le premier, A . Avec l'algorithme de mise
ne correspondance, nous obtenons les appariements de point s
entre A et les autres ensembles de données . A partir de ce s
appariements, nous pouvons calculer par la méthode des moindre s
carrés les transformations rigides qui alignent toutes les donnée s
avec A .
En fait, d'après [DL89], dans l'étude des déformations onto-
génétiques et évolutives des organismes, nous devons ignorer
non seulement les différences de position et d'orientation mai s
aussi celles liées à la taille qui ne sont pas considérées comme
de réelles différences morphologiques . Aussi, allons nous utiliser
des similitudes (composées d'une transformation rigide et d'une
homothétie) pour superposer au mieux les ensembles de donnée s
13, C . . . .Z sur A. En appliquant ces transformations à B, C . . . Z ,
tous les ensembles de lignes communes deviennent comparable s
avec des différences morphométriques significatives (voir la fi-
gure 20) .
Figure 20 . — À gauche : les données originales. À droite, les données son t
alignés dans le repère de référence défini par A. Après l 'application des
similitudes, il n'y a plus d'écarts de position, d'orientation et de taille e t
seules subsistent les différences morphométriques significatives .
6.3. correspondances de points
entre les lignes communes
Avec l'algorithme de mise en correspondance, nous trouvons le s
appariements de points entre Li et L i (13) . L i (Z) qui sont placé s
dans le repère de référence . Cependant, des points de L 2 n'ont
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Figure 21. – Nous obtenons les correspondants de tous les points de L, (ici ,
la ligne mandibulaire de A) sur les lignes L i (13) . . . L,(2) . L'ensemble des
vecteurs d'appariement forme un champ de déformation .
pas de correspondants sur certaines lignes du fait des contrainte s
(injectivité et monotonicité) que nous avons imposées dans l'al-
gorithme . Nous interpolons alors linéairement leurs appariement s
en fonction de ceux de leurs voisins (pour plus de précision, con-
sulter [Sub 95]) .
L'ensemble des vecteurs d'appariements (joignant le point d e
Li et son correspondant) entre L i et les lignes correspondante s
L i (13) . . . L 1 (Z) définissent des champs de déformations (com-




6.4. lissage des correspondances
de points
6.4 . 1 . présentation du problèm e
La discrétisation des images induit souvent un certai n
crénelage » dans les ligne qui en sont extraites . Ce phénomène ,
combiné avec quelques erreurs d'appariements, peut rendre le s
déformations DiA'n . . . Di-4'z assez irrégulières Or, si nous
moyennons tous ces défauts, nous risquons d'obtenir une défor-
mation (et, par là-même, une ligne moyenne) chaotique . Aussi ,
introduisons-nous un lissage des déformations à l'aide d'un filtr e
passe-bas qui va supprimer les oscillations de très haute fréquence
que nous supposerons sans intérêt anatomique . Le filtre se fond e
sur l ' analyse modale introduite en traitement d'images dan s
[PS91] et développée dans [NA96] .
6.4.2. analyse modale des champs de déformatio n
Soit un champ de déformation Di x'Y formé des n vecteurs
tridimensionnels (D ix ' Y [0], D ix ' y [1] . . . D ix' Y [n — 1]) .
L'analyse modale permet de décomposer ce champ dans la bas e
modale par les formules suivantes explicitées dans [NA96] (pour
la coordonnée x) :
n— 1
di x ' Y [M x =
	




q!)p [k] = cos(p7r(2k + 1)/2n)/[
	
cos2 (p~(2j + 1)/2n )] 1/ 2
= o
Réciproquement, nous avons :
n– 1




Les n paramètres d ix' Y [k] x (respectivement di X ' y [k] y et
dzx 'y[k] z ) sont les amplitudes (pour respectivement l'axe x, y
et z) correspondant aux déformations fondamentales çp [i], ap-
pelées modes . L'ensemble des amplitudes est appelé le spectre
de la déformation . Le mode 0 représente la translation :
Vk, irPo [ k] = N/7n
n— 1
dix' '' [0]x =1 ~ Dix' y [p] xn
p=0
Les autres modes correspondent à des déformations de plus en
plus complexes qui laissent invariant le centre de gravité de l a
ligne . Dans la figure 22, nous pouvons voir l'effet des modes 1, 2
et 3 appliqués successivement avec la même amplitude à la lign e
mandibulaire de A . Plus le numéro du mode est élevé, plus l a
déformation est complexe .
6.4.3 . lissage du champ de déformatio n
Ce qui est particulièrement intéressant avec l'analyse modale ,
c'est que comme l'analyse de Fourier, nous pouvons approxime r
une déformation en prenant seulement en compte les premier s
modes . Tronquer le spectre revient à ne pas tenir compte des défor-
mations de hautes fréquences . Cependant, la notion de fréquenc e
n'a de signification que si la distance entre les points de la lign e
est constante, c'est-à-dire si les points ont été distribués uni-
formément le long des lignes . Or, l'extraction des lignes du crête
ne vérifie pas cette hypothèse . Aussi, préalablement à l'analys e
modale, nous déplaçons les points le long des lignes des ensem-
bles de données afin que leurs distances soient constantes, par
l'intermédiaire d'un algorithme très simple décrit dans [Sub95] .
Une méthode plus perfectionnée, fondée sur les courbes splines ,
se trouve dans [GA92] .
Il nous reste maintenant à trouver le nombre optimal de modes à
conserver. Comme nous pouvons le constater dans la figure 22 ,
le mode numéro p introduit p sinusoïdes (p le long de chaque
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Figure 22. — Application du mode 1 (en haut), 2 (au milieu) et 3 (en bas )
avec une amplitude constante à la ligne mandibulaire de A (en gris, la lign e
originale ; en noir, la ligne déformée). Plus le numéro du mode est élevé, plus
la déformation est complexe .
axe de coordonnée plus exactement), ce qui correspond don c
à une longueur d'onde de n/p points . Dans nos exemples, le s
segments des lignes de crête sont extraits dans des voxels d e
1,0 x 1,0x 1,5 mm, ce qui nous permet de supposer que la
longueur d'un segment est au plus de 1 mm . Si nous souhaitons
étudier des détails de l'ordre du centimètre, nous devons prendr e
en compte des déformations impliquant environ 10 points qui
seront détectées par un mode correspondant à cette longueur
d'onde . Ceci nous fournit donc l'équation n/p = 10, d'où
p = n/10 . Ainsi, dans la suite, nous ne garderons que les premier s
10 % des spectres des champs de déformations .
6.4.4 . obtention des lignes moyennes
Pour chaque déformation DiA'', nous calculons le spectre moda l
SZA'X que nous tronquons aux 10 % premiers modes . Nou s
faisons alors la moyenne des spectres tronqués obtenus en calcu-
lant les amplitudes moyennes . Nous intégrons dans cette moyenne
le spectre D i A ' A qui est nul afin de tenir aussi compte de l'in-
fluence de l'élément A dans la construction de l'atlas . À par-
tir du spectre moyen Si '", nous reconstituons la déformation
Figure 23 . — À gauche, les lignes communes originales correspondant à
l'orbite gauche . À droite, l'orbite gauche « moyenne » en noir parmi les
lignes communes alignées dans le repère de référence .
moyenne Di moY que nous appliquons à la ligne L i pour donner
la ligne commune moyenne Limoy .
Dans la figure 23, nous présentons la moyenne des lignes com-
munes correspondant à l'orbite gauche . A gauche, nous voyon s
les lignes communes dans leurs positions originales . A droite ,
nous avons supprimé les différences de position, d'orientation et
de taille en plaçant les lignes dans le repère normalisé et nou s
pouvons visualiser en noir la ligne moyenne .
Dans la figure 24, nous pouvons voir quelques lignes commune s
extraites sur les 6 crânes avec leurs moyennes en noir .
Dans la figure 25, l'ensemble des Li mOY est représenté, forman t
la géométrie de l'atlas . Nous pouvons remarquer en particulier l a
symétrie latérale des lignes .
Cependant, nous pourrions penser que le choix de l'ensemble d e
référence (A dans notre exemple) pourrait influencer le résulta t
du processus de moyenne . Pour quantifier cet effet, nous avon s
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Figure 25 . — Les lignes communes moyennes formant l'atlas . Remarquer leur
symétrie dans la vue latérale .
Figure 26 . — Les 6 atlas construits à partir des 6 ensembles de référence sont
très similaires .
construit successivement un atlas du crâne à partir des 6 jeu x
de données A . . .Y. Puis, nous avons recalé tous ces atlas dan s
un même repère (celui de A) par une similitude . Dans la figure
26, nous remarquons alors que les 6 jeux de lignes moyenne s
sont très proches géométriquement ce qui prouve que le choix d e
l'ensemble de référence a très peu d'influence .
6.5 . calcul d'une surface moyenn e
Nous mettons en correspondance les lignes de l'atlas et celle d e
l'ensemble de référence A et nous obtenons les appariements de
points . Nous avons vu que nous pouvions alors calculer à l'aid e
du critère de moindres carrés une transformation spline définie
dans tout l'espace qui approxime ces appariements [DSTA95] . S i
nous appliquons cette transformation à la surface de l'ensembl e
de référence A, nous obtenons une représentation surfacique d e
l'atlas, présentée dans la figure 27, et qui s'appuie donc sur les
lignes moyennes .
Nous pouvons remarquer trois points :
- l'atlas est symétrique . Cela montre que la méthode est cohé-
rente même si les lignes communes sont moyennées indépen -
damment les unes des autres .
- l'ensemble de référence A est très dolichocéphale (le crân e
est plus long que large et le visage est étroit) alors que les
Figure 27 . — Un crâne « moyen » automatiquement construit par la méthode
décrite dans l'article .
cinq autres crânes sont plutôt brachycéphales (leur forme es t
plus ronde) . Or, l'atlas est brachycéphale ce qui prouve que
le processus de moyenne a correctement pris en compte le s
caractéristiques de tous les éléments de la base de données .
- notre atlas est visuellement très similaire à celui présent é
dans [CBH +93] et qui a été construit sous la supervision
d'anatomistes et de chirurgiens .
Mettre en correspondance A avec successivemen t
í3, C, D, E et Y. Trouver les points appariés.
- Calculer les similitudes entre l'ensemble d e
référence A et B, C, D, E, .F. Aligner toutes les
données .
- Pour chaque ligne commune L i de A :
- Mettre en correspondance la ligne Li avec le s
lignes communes correspondantes de B, C, D, E et
.F.
- Calculer les spectres modaux des champs de
déformation DiA,A , D, A ' 3 . . . D,A 'F . Tronquer
leurs spectres aux 10 % premières amplitudes .
- Calculer le spectre modal moyen Sim"y et recon-
struire la déformation moyenne résultante Dim ° y .
- Appliquer la déformation Dim°y à la ligne
de référence Li afin d'obtenir la ligne moyenne
L mOy .
- L'atlas est représenté géométriquement par l'ensem-
ble des lignes Li m° y
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7.1 . quelques travaux sur l'étude
statistique de la variabilit é
À l'étape précédente, nous avons calculé la position moyenn e
de chaque caractéristique commune. Il nous reste maintenant à
déterminer la variabilité de la forme de chacune d'elles .
L'analyse de la forme a tout d'abord reposé sur l'étude de
paramètres relatifs comme les mesures de distances entre 2
points ou d'angles entre 3 points [ANDB90] . Puis, la « nouvelle »
morphométrie est apparue, il y a une dizaine d'années . Ell e
peut se définir par l'introduction d'une fonction tridimensionnell e
qui ajuste les relations entre les points et la mise en valeu r
des déformations principales de cette fonction, ce qui permet
de déterminer des paramètres véritablement significatifs et de
construire une taxonomie de la structure anatomique . La méthode
la plus connue est celle fondée sur les splines «plaques minces »
décrite dans [Boo89] .
Dans notre cas, les différences entre les lignes sont modélisée s
sous forme des déformations Di Nous devons donc essayer
de décomposer celles-ci en déformations principales ou modes .
D'après [MPK94], il existe 3 grandes catégories de décomposi-
tion :
— Les modes prédéterminés qui sont définis par l'utilisateur,
par exemple, le cisaillement (« shear »), la courbure (« bend ») ,
l'effilement (« taper ») ou le pincement (« pinch ») introduits
dans [Bar84] . Ces modes ont l'avantage d'avoir une significa-
tion concrète mais ils sont peu nombreux et ne peuvent décrir e
que des déformations assez simples calculées sur des modéli-
sations de structures assez simples aussi . Nous ne pouvon s
donc pas les utiliser dans le cas des structures anatomique s
complexes et très déformables que nous souhaitons étudier .
— Les modes mathématiques . Leurs formules sont déterminée s
à partir de la géométrie, voire seulement de la topologie de l a
structure . Nous trouvons dans cette catégorie la décompositio n
de Fourier [RMJA96], celle fondée sur les splines « plaque s
minces» et l'analyse modale que nous avons précédemmen t
utilisée . Le problème est que ces modes ne reposent sur au -
cune définition anatomique ou expérimentale . Ils peuvent donc
s'avérer incommode pour définir des formes biologiques ave c
un petit nombre de paramètres . De surcroît, quand nous tron-
quons les spectres modaux, nous éliminons des déformation s
à haute fréquence qui pourraient avoir une grande importanc e
anatomique.
— Les modes expérimentaux . Contrairement aux modes
mathématiques, ils sont définis statistiquement à partir de
l'ensemble des D ix ' Y , ce qui leur donnent une validité expé-
rimentale. En particulier, l'Analyse en Composantes Princi-
pales étudiée dans [HTT93, MPK94, CTCG95, SKBG96] per -
met de trouver une base de modes dont les importances peu-
vent être parfaitement quantifiées et classées . Cependant, cette
méthode nécessite un ensemble d'apprentissage très impor-
tant (plusieurs dizaines d'éléments) afin de fournir un nombr e
de modes (pour N éléments dans la base de données, nou s
obtenons N -1 modes) qui permet de décrire précisément un e
déformation qui ne fait pas partie de la base d'apprentissage .
Dans notre cas, comme nous n'avons que quelques éléments dan s
notre base de données, nous avons préféré utiliser des mode s
mathématiques et tout naturellement, notre choix s'est porté ver s
l'analyse modale . Celle-ci a déjà été appliquée à l'étude de s
déformations d'une structure anatomique, la valve mitrale, dan s
[NA96] . Nous avons donc défini une distance très simple entre
formes fondée sur les amplitudes modales .
7.2. une distance très simple
entre formes
En remplaçant A par l'atlas, ATLAS, nous suivons la même
procédure qu'à l'étape précédente : nous mettons en corres-
pondance les lignes communes Li de l'atlas avec celles des
ensembles de données afin de tout aligner dans le repère
de ATLAS et de trouver les déformations Di AT"s, -A ,
DiATLAS,B DiATLAS, Nous en déduisons alors les spec-
tres de ces déformations, et pour chaque mode j, nous calculon s
la moyenne des amplitudes pour les 3 axes, di[j]x, di[j]y, di[j] z
(qui, par construction de l'atlas, doivent être très proches de 0) et
les écarts-types associés, ai Di x , ai[j]y et a i[j]z •
Ces paramètres statistiques nous permettent de définir une
distance entre les formes des lignes . Soit un nouvel en -
semble de lignes X. Nous l'alignons dans le repère de
ATLAS en mettant en correspondance les lignes et en calcu-
lant la similitude aux moindres-carrés qui les superposent a u
mieux . Nous pouvons alors obtenir la déformation DiATLAS,x
Nous calculons le spectre modal qui fournit les amplitude s
diATLAS,x [0] dZATLAS,x[1] . . . diATLAS,x[n — 1] pour l a
ligne L i . Pour chaque mode, nous pouvons alors comparer l'am-
plitude de la déformation vers X par rapport à celles vers le s
ensembles de la base de données à l'aide d'une distance d'am-
plitude définie par (pour l'axe x) :
diATLAS,x [j]x _ di[j] x
0'i [i]x
Les grandes valeurs de di stamp(D iATLAs `[j]x vont permet-
tre de trouver quels sont les modes qui caractérisent une défor-
mation « anormale » . Ainsi, si nous supposons que la distribu-
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cette distance à une loi de Gauss centrée réduite . Une valeu r
de dista .mp(Di ATCAS,x `[j]x supérieure à 2 indique alors une
probabilité d'<< anormalité » de 95 % . Cela suppose aussi que
les modes sont décorrélés pour que nous puissions les étudier
séparément . Or, les déformations anatomiques sont très com-
pliquées et ne peuvent être modélisées que par des combinaison s
de plusieurs modes . D'autre part, les modes en x, y et z son t
liés entre eux . Cependant, pour le moment, et en particulier, pou r
l'application craniofaciale qui suit, nous nous sommes contenté s
de cette distance très simple qui fournit des premiers résultat s
encourageants .
Bien entendu, nous n'utiliserons cette distance que pour les 10 %
premiers modes des déformations qui sont les seuls significatif s
au vu du lissage que nous avons effectué à l'étape précédente . En






Dans ce chapitre, nous utilisons l'atlas pour étudier le crân e2 CR.
déformé par une hypoplasie maxillaire3 (voir la figure 28) .
2. Données scanographiques provenant du Naturhistorisches Museum de Vienn e
(Autriche) .
3. Insuffisance de développement d'un tissu ou d'un organe .
Figure 28 . – Le crâne CR déformé par une hypoplasie maxillaire .
8.2. étiquetage automatique
Après avoir extrait les lignes de crête de CR., nous les metton s
en correspondance avec celles de l'atlas . Nous pouvons alor s
étiqueter automatiquement certaines lignes de CR. afin d'identifie r
les structures osseuses, en particulier, la ligne sous-mandibulaire .
En ne prenant que les points de la surface qui sont proches d e
cette dernière, nous extrayons automatiquement la mandibule .
Figure 29 . – La mandibule de CR est automatiquement étiquetée et extrait e
à partir de la mise en correspondance avec l'atlas (en noir, la ligne de crête
sous-mandibulaire) .
8.3. superposition normalisée
À partir des points appariés entre CR et l'atlas, nous calculon s
les transformations homothétique et rigide que nous appliquons à
l'atlas afin de le placer dans le même repère que CR. (voir la figure
30) . De cette façon, nous pouvons comparer qualitativement le s
deux crânes et mettre en évidence la déformation de la mâchoire
qui apparaît trop large de face et trop courbée vers le bas de profil.
Un chirurgien pourrait utiliser cette visualisation pour planifier s a
procédure opératoire .
Mettre en correspondance ATLAS avec successive -
ment A, B, C, D, E et T. Trouver les points appariés.
— Calculer les similitudes entre l'atlas ATLAS et A,
B, C, D, E, T. Aligner toutes les données .
—Pour chaque ligne Lim°y de l'atlas ATLAS :
— Mettre en correspondance la ligne LimOY vers le s
lignes communes correspondantes de A, 8, C, D, E et
T.









—Pour chaque mode j, calculer la valeur moyenne di D ]
et l'écart-type o [j] des amplitudes . Ces valeurs servi-
ront à définir une distance d'amplitude sur les modes,
distamp .
8 .
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Figure 30. — La mise en correspondance rigide et homothétique entre l'atla s
(surface opaque) et CR, (surface transparente) met en évidence la déformatio n
de la mâchoire, trop large de face et trop courbée de profil .
8.4. analyse de la form e
Pour étudier quantitativement les symptômes, nous calculons les 5
premiers modes de la déformation de la ligne sous-mandibulaire
de l'atlas vers celle de CR . Les résultats sont donnés dans la
table 30 pour les 3 axes x, y et z . Si nous seuillons les valeurs
du tableau à 2, c'est-à-dire que nous tolérons une variation d e
2 écarts-types au maximum autour de la valeur moyenne, nou s
remarquons que les 1°' et 2 e modes en x et le 4 e mode en z sont
hors des bornes . Les déformations correspondantes peuvent donc
être considérées comme « anormales » et caractéristiques de l a
déformation maxillaire .
Mode 0 Mode 1 Mode 2 Mode 3 Mode 4
x 0,124 2,442 2,476 0,745 0,353
y 0,906 0,759 1,601 1,734 0,920
z 1,806 0,896 1,062 1,017 2,267
Table 30 . — Distances en amplitude pour les 5 premiers modes de la déforma-
tion de la ligne sous-mandibulaire entre l'atlas et CR. Si nous tolérons une
variation de 2 écarts-types au maximum autour de la valeur moyenne, nou s
remarquons que les ter et 2 e modes en x et le 4 e mode en z sont hors de s
bornes . Les déformations associées sont considérées comme < anormales » .
Afin d'appréhender ces déformations « anormales », nous défor-
mons alors la ligne sous-mandibulaire de l'atlas selon le 1°° et 2e
mode en x et le 4 e mode en z avec une amplitude multipliée par 3
pour mieux visualiser la déformation . D'après la figure 31, nou s
pouvons conclure que :
—le l°° mode en x représente l'élargissement de la mandibule.
—l'effet du 2 e mode en x n'est pas symétrique . En fait, l a
mâchoire de CR est légèrement de biais par rapport au massif
frontal . Ce mode est donc caractéristique de la torsion verti-
cale de la mâchoire .
— le 4 e mode en z représente la courbure latérale de la
mandibule .
Figure 31. — Les trois déformations fondamentales « anormales ». A gauche,
le ter mode en x qui quantifie la largeur de la mâchoire . Au milieu, le 2 e mod e
en x qui représente la torsion verticale de la mâchoire. A droite, le 4e mod e
en z qui caractérise la courbure latérale.
Ainsi avec seulement 3 paramètres automatiquement détectés ,
nous pouvons fournir des éléments pour diagnostiquer l'hypo-
plasie maxillaire et même la quantifier suivant trois symptômes :
l'élargissement, la torsion verticale et la courbure latérale .
8.5. création d'un patient «virtuel »
Déformons notre crâne normalisé représenté par l'atlas en un
crâne atteint d'une hypoplasie maxillaire aiguë . Pour cela, nou s
appliquons la déformation mise en valeur ci-dessus, définie par se s
3 modes, à la mandibule de l'atlas avec une amplitude important e
(voir la figure 32) .
Figure 32 . — Un crâne déformé par une hypoplasie maxillaire « virtuelle »
synthétisée à partir de seulement 3 paramètres .
Un tel « patient virtuel » pourrait être utile pour l'enseignemen t
car il est quelquefois difficile d'obtenir des images médicales de
patients atteints de certaines maladies rares ou pour la simulatio n
d'opérations chirurgicales car le type et la gravité de la lésion son t
entièrement paramétrables .
8.6. application à l'assistance
à la chirurgie
D'autre part, en mettant en correspondance la ligne sous-
mandibulaire de CR avec celle de l'atlas, nous pouvons en déduire
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le déplacement D (rotation+translation) qui placerait la mandibu-
laire dans la position « normale » définie par l'atlas . Nous pouvons
alors simuler les procédures de la chirurgie craniofaciale [MR90] ,
la découpe de morceaux osseux - extraction automatique d'un e
partie de la structure - et le repositionnement - application de D à
la sous-structure - (voir la figure 33) .
Figure 33 . – La comparaison automatique entre CR, et l'atlas permet de
repositionner la mandibule afin d'obtenir une forme plus «normale » . La
mâchoire dans sa position originale est en opaque alors qu'elle apparaît en fil
de fer dans sa nouvelle position. Nous remarquons que le déplacement calcul é
(rotation et translation) tend à réduire la courbure de la mâchoire.
9. conclusion
Dans cet article, nous avons décrit une méthode automatique de
construction d'un atlas anatomique morphométrique . Nous avons
aussi montré comment un tel atlas pouvait être utile pour le s
médecins en présentant une étude quantitative d'un crâne attein t
d'une sévère déformation mandibulaire .
Nous voudrions insister sur le fait que la méthode est générale e t
peut-être appliquée telle quelle à d'autres structures anatomiques .
Nous avons ainsi créé un atlas des lignes de crête du cerveau à par-
tir de 10 images d'individus différents obtenues par IRM et nous
l'avons utilisé pour étudier quantitativement les déformations de s
ventricules cérébraux d'un patient [STA96a] . Nous envisageon s
aussi de créer un atlas du réseau vasculaire cérébral en se fondant
sur des lignes extraites par morphologie mathématiques dans de s
angiographies par IRM .
Nous prévoyons maintenant d'améliorer chaque étape de l a
méthode :
—Extraction de caractéristiques . L'extraction des lignes de
crête pourrait être rendue plus robuste et précise par l'utilisa-
tion d'un algorithme multi-échelles [Fid96] . Nous avons aussi
commencé à utiliser les lignes 3D extraites par des opérateur s
de morphologie mathématique afin de caractériser les sillon s
dans un atlas du cerveau [FV96] . Nous pourrions aussi associer
des points caractéristiques très précis aux lignes en utilisant l e
«maillage extrémal » proposé dans [Thi96b] .
—Identification des caractéristiques communes . Actuelle-
ment, les caractéristiques communes sont des lignes entières .
Nous envisageons de détecter les portions communes de
lignes . Pour l'instant, nous n'utilisons pas toute l'informa-
tion du graphe d'appariement qui permettrait d'obtenir de s
caractéristiques communes plus robustes. Par exemple, deu x
sous-graphes comportant de nombreux noeuds qui sont relié s
par un seul lien pourraient être considérés comme indépen-
dants, le lien étant supposé erroné .
—Position moyenne des caractéristiques communes . Nous
prévoyons de comparer notre méthode de moyenne avec cell e
développée par des spécialistes en morphométrie [Dea93] .
D'autre part, nous souhaitons comparer l'analyse modale ave c
l'analyse de Fourier.
—Analyse de la variabilité . Il s'agit certainement de l'étape
la plus faible car elle est fondée sur l'hypothèse d'indépen-
dance des modes qui s'avère fausse . Nous prévoyons d'utilise r
l'Analyse en Composantes Principales pour décomposer le s
déformations entre lignes en modes expérimentaux dont l'im-
portance serait parfaitement quantifiée .
En parallèle, nous sommes en train de valider notre méthode en l a
testant sur des bases de données plus importantes et en analysan t
les résultats avec des spécialistes de l'anatomie du crâne .
Enfin, nous commençons à développer de nouvelles application s
pour un atlas du crâne [Sub95] - étude de la croissance du crân e
chez un enfant, étude de l'évolution du crâne entre l'homme
préhistorique et moderne, étude de la différence entre le crân e
de l'homme et de la femme .
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